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Gripe VIRUS
1. Generalidades
Virus - formas y tamaños
3,333 partículas virales (300 nm) = 1 mm
Microscopio electrónico:
Amplifica el tamaño de los virus 
miles de veces
1. Generalidades







Que son los virus?
• Los virus son agentes microscópicos que pueden infectar organismos
vivos y causar enfermedades (patógeno).













Los virus son bastante pequeños y se localizan dentro de la célula vegetal
1. Generalidades
• Los virus consisten de ácido nucleico rodeado de una proteína.
• Ellos pueden hacer copias de si mismo en las células vivas (párásitos).
Los virus (y similares) que afectan a la papa
• Ocasionan reducción en los rendimientos
• Tienen amplia distribución
• Tienen rápida diseminación
• Son difíciles de controlar
➢ Se ha reportado mas de 35 virus, 1 viroide, 3-5 fitoplasmas
➢ Los virus llegan a ser importantes en la papa cuando:
2. Importancia de los virus
Virus reportados que afectan a la papa
Tobravirus TRV    190 x 22, 45x22         Nematodo Europa, USA
Tobamovirus TMV,   300 x 17        Mecánica, hongo Andes, USA
Furovirus PMTV 100-150 x 18-20         Hongo Europa, Andes
250-300 x 18-20
Potexvirus PVX ,PAMV  520 x 13                     Mecánica, hongo? Mundial
Potyviridae PVY, PVA, PVV   740 x 11        Áfidos Mundial
Trichovirus PVT    640 x 10        Mecánica, semillas Andes
Carlavirus PVS, PVM, PVP  640 x 11        Mecánica, áfidos Mundial
Polerovirus PLRV, BYDV  25 (diám.)      Áfidos Mundial
Cucumovirus CMV         30 (diám.)      Áfidos Europa
Tymovirus APLV, APMMV 28 (diám.)      Escarabajos Andes
Comovirus APMoV 28 (diám.)      Mecánica, escarabajos? Andes
Nepovirus PBRV, TRSV, 
ToBRV, PVB 28 (diám.)    Nematodos Europa, USA
Ilarvirus TSV           28 (diám.)    Thrips Brasil, Perú
Necrovirus TNV         26 (diám.)    Hongos Europa, Andes
Geminiviridae BCTV, PYMV    17 (pares)     Saltahojas S. América
SALCV        17 (tripletes) Desconocido Perú
Rhabdoviridae PYDV,EMV          380 x 75 (baciliforme) Saltahojas USA, Irán
Bunyaviridae ToSWV 80 (encapsulados)     Thrips S. América,`S.E.Asia
Alfamovirus AlMV, PYV 58 +52 + 42 x 18        Áfidos Mundial
Closterovirus PYVV Mosca blanca Perú, Colombia, Venezuela, Ecuador
Grupo Virus   Miembros Tamaño partícula Transmisión natural    Distribución Geográfica
Pospoviroid PSTVd Ácido nucleico libre     Contacto, semillas
(viroide)                                      358bp, circular           Áfidos (asistido)       Mundial
Fitoplasmas Org. pleomórfico Saltahojas Mundial
2. Importancia de los virus
Efecto en el rendimiento
Menor número



















2. Importancia de los virus
PVYNN






Degeneración de la papa
Causado por la acumulación de virus en la planta al sembrar continuamente 



























Número de ciclos de semilla utilizada
Degeneración de semilla
2. Importancia de los virus
Transmisión natural de los virus
I. Transmisión sin agente
• Contacto
• Mecánica
II. Transmisión por material vegetal
• Propagación vegetativa
• Polen y semilla
III. Transmisión con agente (vector)




Gorgojos y polillas no 




3. Formas de transmisión
Transmisión por contacto (e.g. PVX, PVS)
• Contacto entre plantas
• Contacto entre hojas
• Manipuleo entre plantas
• Herramientas de trabajo
• Ropa del agricultor
3. Formas de transmisión
Transmisión por material vegetal (todos los virus)
La propagación vegetativa (e.g. tubérculos) constituye una importante práctica 
hortícola, pero simultáneamente es un método eficiente de perpetuar y diseminar 
virus
Acumuación de 
virus en la planta







Síntomas primarios Síntomas secundarios
Infección
secundaria
3. Formas de transmisión
Planta de papa infectada con 3 virus (PVX, PVS, APMoV)
3. Formas de transmisión
Transmisión por vector (e.g. PVY, PVS, PLRV) 
Áfido (pulgón) Mosca blanca
El insecto adquiere y transmite el 
virus muy rápido (virus en estilete), 
después de una picada el insecto ya
no transmite el virus.
Ejemplos: PVY, PVS
Transmisión no persistente
El insecto adquiere el virus en un tiempo
mas prolongado y transmite al virus por
dias o de por vida (el virus primero circula
dentro del cuerpo del insecto)
Ejemplo: PLRV
Transmisión persistente
3. Formas de transmisión
Representación esquemática de una transmisión no persistente y una persistente
Necrosis de venasMosaico y enanismo
Hojas en forma de palmeras
PVYo PVYo
PVYo
Foto: Dr. C.Kerlan, INRA,le Rheu,Francia)
Anillos necróticos PVYNN
+ - - - -





3. Formas de transmisión
Principales virus, viroide y fitoplasmas que afectan 
al cultivo de la papa
1. Virus del enrollamiento de las hojas de la papa (PLRV)
2. Virus Y de la papa (PVY)
3. Virus X de la papa (PVX)
4. Virus del amarillamiento de las venas (PYVV)
5. Virus del Mop top de la papa  (PMTV)
6. Virus S de la papa (PVS)
7. Virus del moteado andino de la papa (APMoV)
8. Virus latente de la papa andina (APLV)
9. Viroide del tubérculo ahusado de la papa (PSTVd)
10. Fitoplasmas:
• Enrollamiento púrpura del ápice
• Flavescencia marginal
• Escoba de bruja
• Filodia de la papa
4. Descripción de virus
PLRV
• Trasmitido por áfidos, en forma persistente,  siendo el pulgón verde del duraznero 
(Myzus persicae) uno de los vectores más importantes.
• Reducción en el rendimiento: hasta 90%
• Síntomas en papa:  enrollamiento de las hojas, enanismo, clorosis, crecimiento erecto





4. Descripción de virus
PVY
• Trasmitido por contacto y áfidos, en forma no persistente
• Reducción en el rendimiento: 10-80%
• Síntomas en papa depende de la variante: achaparramiento, necrosis de 
venas, mosaico, anillo necrótico en tubérculo.
Necrosis de venasMosaico y enanismo
Hojas en forma de palmeras
PVYo PVYo
PVYo
Foto: Dr. C.Kerlan, INRA,le Rheu,Francia)
Anillos necróticos PVYNN
4. Descripción de virus
PVX
• Trasmitido por contacto
• Reducción en el rendimiento: 15-20%
• Síntomas en papa:  mosaico
PVS
• Trasmitido por contacto y áfidos
• Reducción en el rendimiento: 10-20%
• Síntomas en papa:  depresión ligera de las 
venas, bronceado de las hojas (usualmente  
indistinguibles para el observador 
inexperto)
4. Descripción de virus
10-12°C > Mosaico (PVX) < 28°C
PYVV
• Trasmitido por mosca blanca (Trialeurodes
vaporariorum)
• Reducción en el rendimiento: superior al 50%
• Síntomas en papa: amarillamiento brillante de 
las venas, posteriormente la lamina foliar o la 
planta completa muestra un color amarillo 
brillante
APMoV
• Trasmitido por contacto e insecto escarabajo 
(Diabrotica sp.)
• Reducción en el rendimiento: desconocido, pero 
puede ser significante
• Síntomas en papa:  mosaico severo de 
intensidad variable, rugosidad y deformación de 
las hojas
PMTV
• Trasmitido por el hongo causante de la roña.
• Afecta la calidad de los tubérculos: necrosis interna
• Síntomas en papa:  manchas amarillas (típico en forma de “V” invertida), 
crinckle (sinuosidad en bordes de los foliolos) en variedad Mariva, anillos 




4. Descripción de virus
Foto: Carl Spetz
PSTVd
• Agente: viroide, ARN circular de 358 nts.
• Transmisión por contacto, semilla, áfidos en forma asistida
• Afecta la calidad de los tubérculos: necrosis interna
• Síntomas en papa:  ahusamiento de los tubérculos
Sano
PSTVd







localizan en el 
floema







Que tan rápido se incrementa 









Fuentes de diseminación / perpetuación de los virus:
- plantas voluntarias (“huachas”); plantas asintomáticas
Plantas con o sin resistencia genética afectan la velocidad
de la enfermedad.
Pueden infectar malezas u 
otras especies de plantas
desde donde pueden
transmitirse a la papa. 
La forma de transmisión de 
los virus (contacto o vectores
numerosos y muy activos) 
también influye.
Los virus transmitidos por
vectores aéreos (e.g. 
áfidos) son mas 
problemáticos que 
aquellos transmitidos por
vectores de suelo o 
mecánicamente.
La altitud, el fotoperíodo, la temperatura, la calidad y estado nutricional
del suelo puede ser favorable o desavorable (a mayor altitud, la 
diseminación de virus transmitidos por áfidos es menor).
5. Epidemiología
Control de enfermedades virales
Identificación y caracterización
Análisis de ac. nucleico,









Detección de virus (tecnología)
ELISA     NASH        PCR OTROS
Complementadas con 
medidas fitosanitarias:
- Eliminación de plantas
enfermas (roguing), plantas
huachas, malezas, etc
- Control de vectores
“Selección positiva”
“Selección negativa”
Densidad de siembra Trampas
6. Control de virus
































































6. Control de virus
En que caso el control de insectos vectores de virus es mas eficaz?
Necrosis de venasMosaico y enanismo
Hojas en forma de palmeras
PVYo PVYo
PVYo
Foto: Dr. C.Kerlan, INRA,le Rheu,Francia)
Anillos necróticos PVYNN
+ - - - -
+ + + + +
PVY
PLRV
6. Control de virus
Necrosis de venasMosaico y enanismo
Hojas en forma de palmeras
PVYo PVYo
PVYo




- - - -




En que caso el control de insectos vectores de virus es mas eficaz?
PVY
PLRV
6. Control de virus
La forma como se diseminan los virus tiene que ver 
con el lugar donde se replican los virus
PLRV
PVX, PVY, PVS
6. Control de virus
Efecto en rendimiento (cv. Bintje)
PVYN
6. Control de virus
Efecto compensatorio
6. Control de virus
• Métodos runtinarios de diagnóstico (serológicos y moleculares) son muy
específicos y solo detectan virus conocidos
(PCR en tiempo real)
(Microarreglos)









(NASH)    





Viroma Peruano de la papa
• Cultivos pueden ser afectados por virus nuevos (desconocidos o aún por 
descubrir)
• Métodos de diagnóstico genéricos (de amplio espectro) son requeridos


















dsARN (virus de ARN)
Replicación virus de ARN
1. Secuenciación de 
alto rendimiento
2. Ensamblaje en 
contigs
3. Buscar similitudes 
en base de datos 
utilizando  BLAST
• Secuenciamiento y ensamblaje de ARN pequeños de interferencia (sRSA) –
Silenciamiento del ARN
7. Viroma Peruano de la papa
• sRSA puede reconstituir la secuencia genómica de los virus
• Viroma = datos moleculares de las secuencias virales





994 muestras de hojas georreferenciadas
(Cajamarca, Huánuco, Junín, Huancavelica, Apurímac, 
Cusco, Puno, Lima, Ica) 
2016-2018
Deshidratación Procesamiento
(detector / identificar los virus)
7. Viroma Peruano de la papa
Procesamiento de muestras por sRSA
Extrac. de ARN y prep. librerías
Extrac. ARN y 
corrida en gel de 
agarosa 3.5%
Corte de banda y purificacion de 
los RNA de 10-30 nt, preparación
de librerías
Grupo de 48 muestras “codificadas” por carril en Illumina HiSeq 4000: 260-350 millones de “reads”





7. Viroma Peruano de la papa
Identificación automatizada – visualización de resultados
Virus común (conocido)
Variante nueva
Virus nuevo (especie viral nueva)
˃ 90% =
75 - 90% =
˂ 75% =
7. Viroma Peruano de la papa
Análisis de datos generados por VirusDetect v1.6
Sustration potato genome with VirusDetect v1.6 and vrl_Plants_217_U95
Library PNIA-2017-06 (muestras colectadas en Junín y Cuzco)
Library 
code Sample code FASTQC reads
Parameters 
utilized









Genus Description Final conclusion: Viruses identified 
1 Jin147 Jin-134 good siRNA peak, 21<24, 32 4682527 M84483 2265 1786 (78.9) 2 183.3 39.1 83.32 95.65 83.01 comovirus Andean potato mottle virus RNA-dependent RNA polymerase. PVX, PVY
M72416 7568 7568 (100) 16 590.2 126 93.43 98.72 79.8 potexvirus Potato virus X complete genome. APMoV (new strain)
KJ534601 6445 6445 (100) 22 698.2 149.1 94.81 98.78 88.06 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome. New Comovirus
KM659859 6487 6439 (99.3) 16 600 128.1 92.27 98.51 79.77 potexvirus Potato virus X isolate PVX-Gooseberry, complete genome. New Ophiovirus
KJ620840 620 620 (100) 3 470.9 100.6 95.63 97.06 91.18 potexvirus Potato virus X strain NSX002 coat protein (cp) gene, partial cds.
HQ396166 548 491 (89.6) 3 419.6 89.6 92.85 93.69 89.02 potexvirus Potato virus X isolate Pasto-cubijan coat protein (CP) gene, partial cds.
AF172259 6435 2278 (35.4) 24 482.6 103.1 92.51 98.11 86.57 potexvirus Potato virus X complete genome.
Z23256 6433 1675 (26) 18 476.5 101.8 90.42 97.59 87.27 potexvirus Potato virus X coat protein RNA and 3 ORF's, complete CDS's.
KR270797 9726 2228 (22.9) 37 27.1 5.8 99.37 100 93.75 potyvirus Potato virus Y isolate mar7, complete genome.
AAA42421.1 997 997 (100) 2 406.4 86.8 72.37 75.43 70.76 comovirus Andean potato mottle virus polyprotein encoding small and large coat proteins and 
AKL83120.1 1856 1222 (65.8) 2 447.1 95.5 37.28 38.27 32.9 comovirus Bean rugose mosaic virus isolate Parana segment RNA1 polyprotein gene, complete cds.
AIF28243.1 515 454 (88.2) 1 325.7 69.6 36.66 36.66 36.66 ophiovirus Blueberry mosaic associated virus segment RNA2, complete sequence.
AAF00018.1 439 253 (57.6) 3 124.6 26.6 40.93 46.81 39.42 ophiovirus Citrus ringspot virus coat protein gene, complete cds.
AJR35881.1 401 117 (29.2) 2 115.7 24.7 45.3 56 42.39 ophiovirus Blueberry mosaic associated virus isolate New Jersey10 nucleocapsid protein gene, 
2 Jin148 Jin-135 good siRNA peak, 21<24, 26, 32 3703328 M72416 7568 6614 (87.4) 47 6 1.6 97.62 100 93.88 potexvirus Potato virus X complete genome. PVX
KM659859 6487 5421 (83.6) 43 6.1 1.7 96.14 100 93.1 potexvirus Potato virus X isolate PVX-Gooseberry, complete genome.
KJ534601 6445 5363 (83.2) 37 5.9 1.6 98.69 100 95.52 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome
3 Jin149 Jin-136 good siRNA peak, 21<24, 26, 32 4255748 Z23256 6433 720 (11.2) 10 5.1 1.2 94.88 100 91.92 potexvirus Potato virus X coat protein RNA and 3 ORF's, complete CDS's. PVX
M72416 7568 6209 (82) 47 5.3 1.2 97.93 100 91.78 potexvirus Potato virus X complete genome.
KJ534601 6445 5845 (90.7) 39 6.7 1.6 98.26 100 91.26 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome.
KM659859 6487 4975 (76.7) 45 5.3 1.2 96.49 100 92.94 potexvirus Potato virus X isolate PVX-Gooseberry, complete genome.
HQ433258 4408 1388 (31.5) 13 6.3 1.5 97.35 98.99 93.75 potexvirus Potato virus X RNA-dependent RNA polymerase-like gene, complete sequence
4 Jin150 Jin-137 good siRNA peak, 21<24, 32 5098997 D13953 5882 5789 (98.4) 15 197.3 38.7 97.08 98.92 89.21 polerovirus Potato leaf roll virus (Australian isolate) genomic RNA, complete sequence. PLRV,  PVX, PVY?
Z23256 6433 983 (15.3) 10 471.1 92.4 91.77 96.08 89.44 potexvirus Potato virus X coat protein RNA and 3 ORF's, complete CDS's. APMoV (new strain)
M72416 7568 7562 (99.9) 14 1026.5 201.3 96.38 98.56 87.9 potexvirus Potato virus X complete genome. New Comovirus (BLASTX)
X88788 711 711 (100) 4 980.1 192.2 96.37 98.73 93.29 potexvirus Potato virus X coat protein gene, XS strain.
KJ534601 6445 5635 (87.4) 39 226.4 44.4 95.58 100 89.24 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome.
AF172259 6435 2548 (39.6) 29 234.7 46 94.94 100 89.04 potexvirus Potato virus X complete genome.
KR270797 9726 1359 (14) 24 8.6 1.7 98.97 100 95.24 potyvirus Potato virus Y isolate mar7, complete genome
AAA42421.1 997 979 (98.2) 3 772.8 151.6 72.7 78.84 70.92 comovirus Andean potato mottle virus polyprotein encoding small and large coat proteins and 
AAA42422.1 729 729 (100) 1 709.1 139.1 94.24 94.24 94.24 comovirus Andean potato mottle virus RNA polymerase mRNA, 3' end.
5 Jin151 Jin-138 good siRNA peak, 21<24, 32 4319033 KJ534601 6445 5699 (88.4) 33 21.4 5 98.37 100 91.3 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome. PVX
AF172259 6435 2227 (34.6) 32 6.6 1.5 97.58 100 91.23 potexvirus Potato virus X complete genome.
AAA47167.1 1456 617 (42.4) 9 6 1.4 99.51 100 97.18 potexvirus Potato virus X complete genome
6 Jin152 Jin-139 good siRNA peak, 21<24, 26, 32 3751276 M84806 2303 1746 (75.8) 7 214.2 57.1 83.93 95.35 81.13 comovirus Andean potato mottle virus RNA polymerase mRNA, 3' end. PVX
M72416 7568 7567 (100) 17 498.2 132.8 96.05 97.5 88.76 potexvirus Potato virus X complete genome. APMoV (new strain)
HQ433258 4408 587 (13.3) 5 250.1 66.7 92.19 97.5 90.24 potexvirus Potato virus X RNA-dependent RNA polymerase-like gene, complete sequence. New Comovirus
KJ534601 6445 5174 (80.3) 38 107.6 28.7 96.06 100 89.74 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome. New Fabavirus?
AF172259 6435 1912 (29.7) 26 124.5 33.2 95.24 100 91.84 potexvirus Potato virus X complete genome.
Z23256 6433 1064 (16.5) 16 137.4 36.6 92.49 95.45 88.89 potexvirus Potato virus X coat protein RNA and 3 ORF's, complete CDS's
AAA42421.1 997 973 (97.6) 6 344.7 91.9 72.64 83.33 66.05 comovirus Andean potato mottle virus polyprotein encoding small and large coat proteins and 
AKL83120.1 1856 1065 (57.4) 3 384.8 102.6 35.29 48.57 32.46 comovirus Bean rugose mosaic virus isolate Parana segment RNA1 polyprotein gene, complete cds.
7 Jin153 Jin-140 good siRNA peak, 21<24, 26, 32 4063652 M84483 2265 1840 (81.2) 7 169.2 41.6 84.78 92.06 82.77 comovirus Andean potato mottle virus RNA-dependent RNA polymerase. PVX, PVY?
M72416 7568 7568 (100) 19 333.3 82 94.94 98.85 80.72 potexvirus Potato virus X complete genome. APMoV (new strain)
KM659859 6487 6431 (99.1) 18 339.4 83.5 94.01 98.97 79.52 potexvirus Potato virus X isolate PVX-Gooseberry, complete genome. PVX (new strain)
KJ534601 6445 6379 (99) 50 316.7 77.9 89.47 98.18 80.8 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome. New Comovirus
AF172259 6435 5248 (81.6) 49 348.8 85.8 87.87 100 81.25 potexvirus Potato virus X complete genome.
HQ433258 4408 503 (11.4) 3 755.7 186 84.82 96.15 81.33 potexvirus Potato virus X RNA-dependent RNA polymerase-like gene, complete sequence.
Z23256 6433 4383 (68.1) 31 360.7 88.8 86.62 100 82.91 potexvirus Potato virus X coat protein RNA and 3 ORF's, complete CDS's.
KR270797 9726 1165 (12) 22 5.8 1.4 98.88 100 95.83 potyvirus Potato virus Y isolate mar7, complete genome.
AAA42421.1 997 987 (99) 2 316.5 77.9 72.89 73.26 72.86 comovirus Andean potato mottle virus polyprotein encoding small and large coat proteins and 
CAA46104.1 1864 843 (45.2) 3 417.9 102.8 39.09 44.38 27.53 comovirus Red Clover Mottle Virus genomic RNA sequence for bottom component RNA.
AJA37613.1 1858 771 (41.5) 3 335.2 82.5 38.19 44.97 26.04 comovirus Squash mosaic virus segment RNA-1, complete sequence.
AKL83120.1 1856 412 (22.2) 2 435.6 107.2 30.25 32.46 26.67 comovirus Bean rugose mosaic virus isolate Parana segment RNA1 polyprotein gene, complete cds.
AAA42422.1 729 126 (17.3) 4 109.3 26.9 90.77 93.75 88.57 comovirus Andean potato mottle virus RNA polymerase mRNA, 3' end
8 Jin154 Jin-140B good siRNA peak, 21<24, 26, 32 4222448 M72416 7568 6287 (83.1) 55 5.3 1.3 97.53 100 91.67 potexvirus Potato virus X complete genome. PVX
KJ534601 6445 5763 (89.4) 32 9.4 2.2 98.27 100 92.08 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome
9 Jin155 Jin-141 good siRNA peak, 21<24, 26, 32 4595631 KJ534601 6445 6445 (100) 26 1447.7 489.4 97.66 100 90.77 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome. PVX, PVY?
M72416 7568 5274 (69.7) 47 260.8 88.1 96.31 100 86.89 potexvirus Potato virus X complete genome.
AF172259 6435 1405 (21.8) 22 806.2 272.5 94.7 100 90.24 potexvirus Potato virus X complete genome.
KR270797 9726 1307 (13.4) 23 5.3 1.8 98.78 100 92.5 potyvirus Potato virus Y isolate mar7, complete genome
10 Jin156 Jin-142 good siRNA peak, 21<24, 32 4132461 KJ534601 6445 6444 (100) 28 1959.5 474.2 97.8 100 89.74 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome. PVX, PVY?
M72416 7568 6011 (79.4) 50 421.9 102.1 94.68 100 88.31 potexvirus Potato virus X complete genome.
AY763582 714 596 (83.5) 8 215.7 52.2 93.49 98.88 88.24 potexvirus Potato virus X isolate EG2 coat protein gene, complete cds.
HQ396166 548 511 (93.2) 3 523.1 126.6 92.96 93.95 88.24 potexvirus Potato virus X isolate Pasto-cubijan coat protein (CP) gene, partial cds.
KM659859 6487 4814 (74.2) 42 460.1 111.3 93.46 100 88.64 potexvirus Potato virus X isolate PVX-Gooseberry, complete genome.
AF172259 6435 1346 (20.9) 17 1265.8 306.3 92.51 96.15 90.48 potexvirus Potato virus X complete genome.
KR270797 9726 1720 (17.7) 33 18.1 4.4 99.07 100 93.02 potyvirus Potato virus Y isolate mar7, complete genome
11 Jin157 Jin-143 good siRNA peak, 21<24, 32 4419945 KJ534601 6445 5862 (91) 26 7.8 1.8 98.64 100 94.29 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome. PVX, APLV
M72416 7568 5685 (75.1) 51 5.6 1.3 97.49 100 91.25 potexvirus Potato virus X complete genome. APLV (new strain)
AF172259 6435 2094 (32.5) 29 7.4 1.7 97.8 100 92 potexvirus Potato virus X complete genome.
JX982326 567 567 (100) 1 498.9 112.9 97.53 97.53 97.53 tymovirus Andean potato latent virus isolate Caj coat protein gene, complete cds.
JX508291 6337 4828 (76.2) 10 1433.4 324.3 84.7 98.6 80.12 tymovirus Andean potato latent virus, complete genome.
AGG15964.1 1831 220 (12) 3 685.7 155.1 89.38 97.06 86 tymovirus Andean potato latent virus, complete genome.
12 Jin167 Jin-152 good siRNA peak, 21<24, 32 4072205 AY682102 3431 867 (25.3) 14 94.6 23.2 94.97 100 88.66 ilarvirus Fragaria chiloensis latent virus segment RNA 1, complete sequence. PYV (Ilarvirus), PVX
KT160434 551 447 (81.1) 4 57.9 14.2 97.17 100 96.59 ilarvirus Potato yellowing virus isolate PV-0706 segment RNA2 RNA-dependent RNA polymerase PYV / FCILV (Ilarvirus: new strain?)
KT160432 1065 445 (41.8) 7 48.1 11.8 94.3 100 86.3 ilarvirus Fragaria chiloensis latent virus strain Yacon segment RNA2 RNA-dependent RNA New Ilarvirus
AY707772 2484 393 (15.8) 4 217.3 53.4 86.47 95.65 81.2 ilarvirus Fragaria chiloensis latent virus isolate CFRA 9087 segment RNA 3, complete sequence.
AY707771 2570 374 (14.6) 6 131.1 32.2 93.59 96.2 90.43 ilarvirus Fragaria chiloensis latent virus isolate CFRA 9087 segment RNA 2, complete sequence.
HQ141057 265 264 (99.6) 1 43 10.6 96.97 96.97 96.97 ilarvirus Potato yellowing virus isolate Canete replicase mRNA, partial cds.
KT160433 1075 162 (15.1) 1 184 45.2 85.03 85.03 85.03 ilarvirus Fragaria chiloensis latent virus strain Yacon segment RNA3 movement protein gene, 
KJ534601 6445 6445 (100) 26 1403.5 344.7 96.92 99.11 86.96 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome.
M72416 7568 6335 (83.7) 50 362.6 89 95.51 100 89.47 potexvirus Potato virus X complete genome.
HQ433258 4408 1722 (39.1) 19 532.8 130.8 94.02 98.1 89.41 potexvirus Potato virus X RNA-dependent RNA polymerase-like gene, complete sequence.
AF172259 6435 1607 (25) 23 731.1 179.5 93.98 98.18 90.35 potexvirus Potato virus X complete genome
ALO81584.1 312 241 (77.2) 5 207.7 51 72 85.71 67.92 ilarvirus Fragaria chiloensis latent virus strain Yacon segment RNA3 movement protein gene, 
AAV40824.1 219 127 (58) 2 173.5 42.6 87.5 89.74 84 ilarvirus Fragaria chiloensis latent virus isolate CFRA 9087 segment RNA 3, complete sequence.
AAR24506.2 786 105 (13.4) 3 99.5 24.4 78.7 94.74 63.33 ilarvirus Fragaria chiloensis latent virus isolate CFRA 9087 segment RNA 2, complete sequence
13 Jin168 Jin-153 good siRNA peak, 21<24, 32 4129247 KM659859 6487 6439 (99.3) 9 895.3 216.8 95.8 100 88.76 potexvirus Potato virus X isolate PVX-Gooseberry, complete genome. PVX, PVY?
KJ534601 6445 5891 (91.4) 34 180.3 43.7 96.35 100 91.74 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome. New Carlavirus
AF172259 6435 2130 (33.1) 27 226.9 55 94.61 100 89.19 potexvirus Potato virus X complete genome. New Foveavirus
KR270797 9726 2913 (30) 48 8.7 2.1 99.05 100 95.12 potyvirus Potato virus Y isolate mar7, complete genome NewPrunevirus
AEN25486.1 327 297 (90.8) 1 459.4 111.2 22.04 22.04 22.04 NA Scaevola virus A isolate WA-3 polyprotein gene, partial cds; and movement protein and New Trichovirus
CAI06108.1 1971 323 (16.4) 3 152.7 37 37.5 58.62 32.34 carlavirus Potato virus S complete genome, isolate Vltava.
AGC11979.1 1866 304 (16.3) 3 98.9 23.9 37.13 58.62 31.62 carlavirus Potato virus S isolate RL5 RNA-dependent RNA polymerase gene, partial cds; and 12K 
CDM98912.1 85 82 (96.5) 1 327.4 79.3 30.12 30.12 30.12 foveavirus Apple stem pitting virus partial CP gene for coat protein, isolate PrTun2.
AKN08994.1 1986 778 (39.2) 7 153.8 37.2 42.62 64.58 36.05 prunevirus Caucasus prunus virus isolate Aze204, complete genome.
AOY07776.1 1887 333 (17.6) 3 105.2 25.5 35.57 58.62 32.75 trichovirus Cherry mottle leaf virus isolate S85-79, complete genome
14 Jin171 Jin-156 good siRNA peak, 21<24, 32 4070068 M72416 7568 6651 (87.9) 52 412.4 101.3 94.84 100 88.82 potexvirus Potato virus X complete genome. PVX, PVY?
KJ534601 6445 6445 (100) 38 1600.2 393.2 96.24 100 88.83 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome.
AF172259 6435 2801 (43.5) 34 960.1 235.9 93.4 100 88.73 potexvirus Potato virus X complete genome.
HQ396169 539 172 (31.9) 3 178.4 43.8 94.25 95.38 93.33 potexvirus Potato virus X isolate Soraca-quebrada vieja coat protein (CP) gene, partial cds.
Z23256 6433 1200 (18.7) 17 773.4 190 91.53 97.92 87.88 potexvirus Potato virus X coat protein RNA and 3 ORF's, complete CDS's.
KR270797 9726 2720 (28) 49 7.6 1.9 98.94 100 94.12 potyvirus Potato virus Y isolate mar7, complete genome
15 Jin172 Jin-157 good siRNA peak, 21<24, 32 4183120 Z23256 6433 758 (11.8) 13 486.6 116.3 91.77 100 88.05 potexvirus Potato virus X coat protein RNA and 3 ORF's, complete CDS's. PVX, PVY?
KJ534601 6445 6444 (100) 34 1172.3 280.2 96.8 100 87.46 potexvirus Potato virus X isolate SA-CIP, complete genome.
KM659859 6487 5973 (92.1) 40 270.4 64.7 93.9 100 88.51 potexvirus Potato virus X isolate PVX-Gooseberry, complete genome.
HQ396166 548 322 (58.8) 3 185.9 44.4 88.09 97.06 86.55 potexvirus Potato virus X isolate Pasto-cubijan coat protein (CP) gene, partial cds.
AF172259 6435 2988 (46.4) 30 745 178.1 93.47 100 89.29 potexvirus Potato virus X complete genome.
HQ433258 4408 1111 (25.2) 11 411.7 98.4 93.93 97.5 90.8 potexvirus Potato virus X RNA-dependent RNA polymerase-like gene, complete sequence.
KR270797 9726 3269 (33.6) 53 5.6 1.3 99.09 100 95.12 potyvirus Potato virus Y isolate mar7, complete genome.
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Cajamarca 153 87 17 33 * 77 20 1 3 1 3 12
Huanuco 79 46 15 8 * 9 4 3 3 * 1 3 4
Junin 176 121 63 1 8 6 3 2 11 24
Huancavelica 65 53  6 25 5 3 7 1 14 4 39 1
Apurimac 102 23 27 90 75 1 2 5 10 44
Cusco 144 77 140 17 18 10 3 * * 1 20
Puno 44 35 34 18 26 6 1 1 4 1 25 1 5
Lima 110 56 39 7 5 1 3 9 8
Ica 121 47 13 2 2 8 1
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TOTAL 180 143 96 146 11 44 12 39 60 48 8 15 2 19 5 1 6 8 843
















































































Virus detectados en Cusco – en muestras colectadas en noviembre 2016
7. Viroma Peruano de la papa
Plataforma Web  alojando datos del viroma Peruano de la papa
http://potpathodiv.org/
Línea base para monitorear cambios
en el futuro







Que se espera en el futuro ante un cambio climático?
En general, podría causar
cambios en el impacto de 
las enfermedades en los 
cultivos al:
• Afectar el desarrollo del patógeno
y su tasa de supervivencia
• Modificar susceptibilidad del 
hospedero
• Cambiar la abundancia o 
prevalencia del vector
(diseminación de las 
enfermedades)
Virus y plantas serán
affectados – causando
cambios en:
• Expresión de la enfermedad
• Distribución geográfica
• Importancia económica
• Grupo de enfermedades que 
desafíen la producción de papa
➢ En consecuencia, los cambios arriba mencionados affectarán las medidas de control 
usadas hoy en día para el manejo efectivo de las enfermedades
➢ Riesgo potencial para la emergencia de nuevas enfermedades virales
8. Que esperar – cambio climático








The International Potato Center (known by its Spanish acronym CIP) is
a research-for-development organization with a focus on potato, sweetpotato,
and Andean roots and tubers. CIP is dedicated to delivering sustainable
science-based solutions to the pressing world issues of hunger, poverty,
gender equity, climate change and the preservation of our Earth’s fragile
biodiversity and natural resources.
www.cipotato.org
CIP is a member of CGIAR
CGIAR is a global agriculture research partnership for a food secure future. Its
science is carried out by the 15 research centers who are members of the
CGIAR Consortium in collaboration with hundreds of partner organizations.
www.cgiar.org
Gracias por su atención
CIP is a research-for-development organization with a focus on potato,
sweetpotato and Andean roots and tubers. It delivers innovative science-
based solutions to enhance access to affordable nutritious food, foster
inclusive sustainable business and employment growth, and drive the
climate resilience of root and tuber agri-food systems. Headquartered in
Lima, Peru, CIP has a research presence in more than 20 countries in
Africa, Asia and Latin America.
www.cipotato.org
CIP is a CGIAR research center
CGIAR is a global research partnership for a food-secure future. Its science
is carried out by 15 research centers in close collaboration with hundreds of
partners across the globe.
www.cgiar.org
CIP thanks all donors and organizations that globally support its work through their contributions to the CGIAR Trust Fund: www.cgiar.org/funders
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